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Abstrak
Kondisi dan penampilan sapi Bali di Sulawesi Selatan saat ini oleh sejumlah 
peneliti telah mensinyalir terjadinya penurunan mutu, baik dari segi mutu genetik maupun 
produktivitasnya.  Hal ini ditunjukkan bahwa sangat sulit untuk mendapatkan sapi bibit 
dengan tinggi pundak lebih dari 104 cm. Penurunan mutu genetik dan produktifitas ternak 
salah satunya mungkin disebabkan karena peternak tidak memperhatikan faktor bibit, yaitu 
pejantan yang digunakan sebagai pemacek mempunyai kualitas genetik yang rendah. Oleh 
karena itu upaya-upaya yang telah dilakukan salah satunya melakukan persilangan dengan 
breed sapi Eropa. Akan tetapi hasilnya secara genetik belum diketahui. Oleh sebab itu 
perlu dilakukan penelitian analisis adanya kesamaan atau keragaman genetik sapi Bali dan 
hasil persilangannya di masyarakat dengan analisis DNA (PCR-RPAD). 
Target khusus yang ingin dicapai adalah 1) Mendapatkan informasi tentang fenotif 
dan genotif sehingga dapat mengseleksi bibit sapi yang mempunyai perfomans dan tingkat 
fertilitas tinggi dan kemudian dapat dimanfaatkan oleh peternak rakyat di Sulawesi Selatan 
khususnya pada peternak plasma pembibitan pemurnian sapi Bali dan 2) Pembentukan 
breed baru dengan kecirian sapi Bali yang mempunyai tingkat adaptasi, fertilitas dan 
pertumbuhan yang tinggi.
Metode untuk mencapai tujuan tersebut di atas adalah melakukan analisis DNA 
dengan menggunakan RAPD-PCR.  Penelitian diawali dengan pengambilan sampel darah 
dari vena jugularis dari sapi Bali yang dipelihara di daerah pengembangan sapi Bali dan 
sapi silangan sapi Bali dengan sapi Simental (Simbal).  Sampel darah kemudian diekstraksi 
DNA-nya, kemudian dilakukan amplifikasi dengan metode PCR-RAPD menggunakan 3 
primer random.  Hasil PCR divisualisasi dengan elektroforesis.  Kesamaan dan keragaman 
genetik dalam dan antar populasi dianalisis statistik berdasarkan nilai Band Sharing 
Frequency (BSF).
Hasil penelitian menunjukkan bahwa keragaman genetik pada sapi Bali maupun 
persilangannya masih tinggi sehingga masih bisa dilakukan perbaikan genetik untuk 
menghasilkan performans yang baik. Sedangkan kesamaan genetik antara populasi sapi 
Bali murni dengan hasil persilangan dengan Simental berdasarkan BSF menunjukkan 
kesamaan yang relatif tinggi. Dengan demikian menunjukkan bahwa hasil persilangan sapi 
Bali dengan Bos taurus memungkinkan dikembangkan dengan baik pada daerah 
lingkungan habitat sapi Bali khususnya pada daerah tropik.
Kata Kunci:  Kesamaan genetik, populasi sapi Bali, populasi silangan Simental-Bali 
(Simbal)
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In this time, the condition and performances of Bali cattle in South Sulawesi by a 
number researcher assumed that the quality traits of the Bali cattle were decreased both the 
genetic and their productivity. In this case showed that very difficult to get seed stock of 
the Bali cattle with withers height more than 104 cm. Decrease of genetic and productivity 
Bali cattle it is one of factors may be because the breeder did not attend the seed factor. 
Theirs were used the sire with genetically inferior quality. Therefore, the efforts be done it 
is conducted the crossbreeding Bali cattle with European breed. Then the results are a 
genetically unknown. Therefore, it is necessary to study for analysis of the genetic 
similarity or diversity of Bali cattle and theirs crossbred by DNA analysis.
The special target want to be achieved it is 1) to found out information about the 
relationships factors between environment, phenotypic and genotypic with the results that 
can be to select seed stock which have highly performance and fertility and then be to used 
the farmers in South Sulawesi in especially on the pure Bali cattle breeder plasma. 2) 
formation of the new breed accompanying characteristics Bali cattle which adaptation 
capability, a highly fertility and growth.
The method to achieve the objective as mentioned above it is carry out DNA 
analyzed with used the PCR-RAPD. This method to be able analyze a species genome 
variance with quick and efficiently which can applied to plant, insect, fowl and large 
animals. The study started off blood collected from vena jugularis of Bali cattle and 
crossbred Simmental-Bali (Simbal) which rearing in the development area of Bali cattle. 
Then the blood samples collected were extracted their DNA, and then be made amplified 
by PCR-RAPD method with using of three primers random. The result of PCR was 
visually by electrophoresis. Genetic similarity and diversity within and between 
populations were analyzed statistic analysis based on the Band Sharing Frequency (BSF) 
values.
The results of studied showed that genetic diversity of Bali cattle and their 
crossbred still a relative highly. Whereas genetic similarity between Bali cattle population 
with crossbred Simmental-Bali populations based on BSF values showed a relative highly. 
Thereby it showed that crossbred Bali cattle with descent of Bos taurus is possible a good 
developed on the habitat of Bali cattle area in particularly at the tropical area.
Key Words:  Genetic similarity, Bali Cattle population, crossbred Simmental-Bali 
(Simbal).
PENDAHULUAN
Kondisi dan penampilan sapi Bali di Sulawesi Selatan saat ini oleh sejumlah peneliti 
telah mensinyalir terjadinya penurunan mutu, baik dari segi mutu genetik maupun 
produktivitasnya.  Hal ini ditunjukkan bahwa sangat sulit untuk mendapatkan sapi bibit 
dengan tinggi pundak lebih dari 104 cm. Penurunan mutu genetik dan produktifitas ternak 
salah satunya mungkin disebabkan karena peternak tidak memperhatikan faktor bibit, yaitu 
pejantan yang digunakan sebagai pemacek mempunyai kualitas genetik yang rendah. Oleh 
karena itu upaya-upaya yang telah dilakukan salah satunya melakukan persilangan dengan 
3breed sapi Eropa. Akan tetapi hasilnya secara genetik belum diketahui. Saat ini perkawinan 
silang (diversitas) pada sapi mengalami peningkatan sangat baik. 
Diversitas atau keragaman genetik dapat digunakan sebagai titik awal untuk 
meningkatkan kualitas dan kuantitas. Dengan demikian maka informasi tentang 
persilangan genetik dan hubungan kekerabatan pada hewan ternak termasuk antara sapi 
Bali dan sapi Simental adalah sangat penting dalam usaha mengembangbiakkan sapi 
persilangan tersebut untuk memperoleh bibit unggul.
Peningkatan produktivitas sapi Bali baik peternak skala kecil maupun besar terus 
diupayakan, yaitu dengan peningkatan mutu genetik. Upaya yang telah dilakukan antara 
lain dengan perkawinan antara populasi sapi Bali dengan sapi Simental dengan tujuan 
sebagai sapi dwiguna, untuk lebih meningkatkan produktivitas dan produksinya, maka 
salah satu cara yaitu dilakukannya persilangan antara sapi Bali dengan sapi Simental. 
Sebagaimana diketahui bahwa sapi Bali memiliki beberapa keunggulan yang tidak dimiliki 
oleh sapi Simental. sapi Bali adalah sapi yang sering dipelihara khususnya di Indonesia  
sering kali tidak terkontrol sistem perkawinannya. Hal ini dapat menimbulkan terjadinya 
penyimpangan genetik seperti tingginya tingkat inbreeding, sedangkan hasil persilangan 
Simental-Bali diharapkan dapat memberikan peluang besar bagi seleksi.
Menurut Anonim (2009), Keanekaragaman merupakan suatu fenomena normal pada 
mahluk hidup. Penelitian keragaman genetik secara prinsip mengkaji komposisi genetik 
dalam individu atau antar populasi. Dengan demikian maka kesamaan genetik (genetic 
similary) di antara individu dan antar populasi juga dapat diketahui. Salah satu upaya 
dalam melakukan analisis kesamaan genetik antar populasi dari ternak murni dengan hasil 
persilangannya yaitu menggunakan teknik analisis  Deoxyribonucleic Acid (DNA) dengan 
metode Polymerase Chain Reaction - Random Amplified Polymorphic DNA (PCR-RAPD).
Berdasarkan kondisi sapi Bali yang mengalami penurunan mutu, maka upaya yang 
dilakukan adalah bagaimana meningkatkan produktivitasnya. Salah satu cara yang 
dilakukan di masyarakat adalah dengan persilangan antar bangsa yaitu sapi Bali dengan 
sapi Simental oleh karena itu dilakukan identifikasi genetik agar dapat melihat kesamaan 
genetik. Maka diperlukan penelusuran lebih lanjut mengenai kesamaan genetik antara
populasi sapi Bali dan persilangan sapi Simental-Bali dengan menggunakan teknik analisis  
Deoxyribonucleic Acid (DNA) dengan metode Polymerase Chain Reaction - Random 
Amplified Polymorphic DNA (PCR-RAPD), terkait apakah sapi Bali masih memiliki 
4kesamaan genetik dengan persilangan sapi Simental-Bali dalam struktur genetik 
populasinya.
Tujuan penelitian ini adalah untuk mengetahui kesamaan genetik dalam dan antara
populasi sapi Bali dan persilangan sapi Simental-Bali dengan menggunakan teknik analisis  
Deoxyribonucleic Acid (DNA) dengan metode Polymerase Chain Reaction - Random 
Amplified Polymorphic DNA (PCR-RAPD). Kegunaan penelitian Polymerase Chain 
Reaction - Random Amplified Polymorphic DNA (PCR-RAPD) adalah diharapkan dapat 
menjadi informasi dari permasalahan penurunan fenotip sapi Bali yang bermanfaat bagi 
masyarakat untuk pengembangan sapi Bali yang lebih unggul dan pengembangan sapi Bali 
sebagai sapi dwiguna.
METODE PENELITIAN
Waktu dan Tempat Penelitian
Penelitian dilakukan dari bulan Mei - September 2010. Tempat pengambilan 
sampel darah sapi Bali dan persilangan Simental-Bali di Kabupaten Bantaeng, 
penganalisaan DNA dengan pola PCR-RAPD dilakukan di Laboratorium Bioteknologi 
Kedokteran Pusat Kegiatan Penelitian Universitas Hasanuddin, Makassar.
Materi Penelitian
Bahan yang dipergunakan dalam penelitian ini meliputi bahan untuk beberapa 
tahapan proses, yaitu : 1). Pengambilan 10 sampel darah sapi Bali murni dan 7 sampel 
darah persilangan Simental-Bali yang berasal dari Kab. Bantaeng, vacuttainer EDTA, 
kapas, alkohol dan cool box. 2). Isolasi DNA  terdiri dari Buffer lisis 1x, Phospat Buffer 
Soline (PBS) 1x, 20% chelex pH 10, ddH2O pH 7  3). Amplifikasi PCR-RAPD : Mix 
(Buffer PCR, dNTP, Tag polimerase, MgCl2), Primer PCR-RAPD (SSB Genetech) : 
ILO1204 = 5`-GCA GGC GCA A-3`; ILO 1212 : GCG GCC GTA A-3; ILO 525 `5-CGG 
ACG TCG-3`, DNA, ddH2O.  4). Pendeteksian fragmen DNA terdiri dari : TAE buffer 1x, 
gel agarose, ethidium bromida, DNA Leadder 100 pb (marker).
Alat yang digunakan meliputi vacuttainer EDTA, tabung Effendorf, vortex, 
sentrifuge, mikropipet, mesin PCR, tabung reaksi, veno jet, termos es, freezer, mikro tip, 
alat elektroforesis, perangkat UV light + kamera digital, microwave, kertas parafilm, UV 
transluminator, gelas ukur, erlenmeyer.
5Prosedur Penelitian
Gambar 1.  Skema Alur Penelitian.
Pengambilan Sampel Darah
(Blood Collection)
Isolasi dan Purifikasi DNA
(methode chelex 20%)
Amplifikasi DNA dengan PCR-RAPD
Visualisasi / Elektroforesis Produk PCR 
dengan Gel Agarose
Penentuan dan penganalisaan hasil dokumentasi 
PCR dan nilai Band Sharing Frequency (BSF)
Pemotretan/Documentasi
6a. Isolasi DNA (metode Chelex 20%)
Sampel darah (blood collection) sebanyak 200 µl, kemudian menambahkan 500 µl 
buffer lysis, sentrifuge dengan kecepatan 12.000 rpm selama 10 menit dalam suhu ruang 
lalu membuang supernatannya, ditambahkan 500 µl  PBS 1X, sentrifugasi dengan 
kecepatan 4.000 rpm selama 10 menit dalam suhu ruang, lalu buang supernatannya, 
mengulangi langkah di atas sebanyak tiga kali (sampai cairan jernih).  Menambahkan 50 µl 
20% Chelex dan 150 µl ddH2O, kemudian kocok hingga tercampur.  Larutan dalam tabung 
Effendorf dipanaskan dalam air mendidih (100o – 110o C)  selama 10 menit, setelah itu 
simpan larutan dalam tabung Effendorf pada freezer dengan suhu -4o C selama 10 menit.  
Melakukan sentrifugasi dengan kecepatan 12.000 rpm selama 10 menit dalam suhu ruang 
(200 C), selanjutnya memindahkan supernatannya ke tabung Effendorf yang baru dan 
sudah diberi label sesuai dengan kode sampel.  DNA siap untuk di PCR.
b. Amplifikasi DNA dengan PCR-RAPD
Larutan yang terdiri dari : primer 5,62 µl, DNA 2,5 µl dan 16.88 µl mix PCR yang 
telah tersedia dalam tabung Effendorf, sehingga total volume larutan sebanyak 25 µl dalam 
satu tabung efendorf. Mengulangi dengan campuran yang sama untuk masing-masing 
tabung DNA pada kode sampel yang berbeda. Mensetting alat PCR dengan pengaturan : 
Pra denaturasi dengan suhu 95oC (2 menit), denaturasi dengan suhu 95oC (10 detik), 
annealing suhu 35oC (30 detik), ellongasi suhu 72oC (1 menit), kemudian mengulangi 
tahap denaturasi sampai ellongasi sebanyak 40 x siklus, tahap finishing 72oC (5 menit).
c. Elektroforesis produk PCR dengan Gel Agarose 2%.
Menyiapkan 1,6 gr gel agarose ke dalam labu Erlenmeyer dan mengisi dengan 
larutan buffer TAE 1x 80 ml, kemudian aduk sampai merata.  Memanaskan larutan 
tersebut dalam microwave hingga mendidih dan larutan menjadi jernih, kemudian 
didinginkan Agarose hingga kira-kira bersuhu 60oC, kemudian ditambahkan 8 µl ethidium 
bromide (10 : 1) dan dicampur hingga merata.  Setelah itu menuang larutan campuran 
tersebut ke dalam tray yang telah terpasang well-forming combs, diamkan hingga gel 
mengeras kemudian lepaskan well-forming combs secara berlahan. Mengambil loading dye 
buffer di atas kertas parafilm sebanyak 2 µl, kemudian pipet produk PCR sebanyak 5 µl, 
campur di atas kertas parafilm.  Selanjutnya memipet campuran produk PCR dan loading 
dye buffer ke dalam sumur (well) sebanyak 7 µl pada masing-masing sumur, pada bagian 
7sumur terkiri masukkan marker, kemudian menutup alat elektroforesis dan hubungkan 
dengan arus listrik dengan tegangan 100 volt selama ±30 menit.
d. Dokumentasi Produk PCR Hasil Elektroforesis 
Pengamatan pita-pita DNA dilakukan di bawah sinar UV, kemudian dilakukan 
pemotretan dengan film Polaroid. Selanjutnya dilakukan penganalisaan secara kualitatif 
dan kuantitatif.
Parameter yang Diukur
Parameter yang diukur dalam penelitian ini adalah pola sidik jari dari DNA hasil 
PCR-RAPD yang terdokumentasi dan nilai Band Sharing Frequency (BSF).
Analisis Data
DNA dianalisis secara kualitatif dan kuantitatif . Pita – pita yang muncul dari hasil 
elektroforesis dianalisis secara statistik dengan menggunakan metode BSF. Hasil 
perhitungan BSF ini dipakai untuk menghitung kesamaan genetik dalam antara populasi 
sapi Bali dan persilangan Simental-Bali. untuk menghitung nilai BSF dalam populasi (antar 
individu dalam populasi) dihitung sebagai formula sebagai berikut :
Bab = 2 bab / (ba + bb)
Keterangan :
B         = Nilai BSF dalam populasi, yang merupakan rata-rata Bab dari seluruh 
kemungkinan pasangan antara individu-individu di dalam populasi
b a dan b b = Jumlah pita yang dijumpai pada individu a dan individu b
b ab       = Jumlah pita yang sama antara individu a dan b.  
Sumber : (Lych,1990).
Nilai BSF antar individu dari semua populasi (B’) dihitung sebagai formula sebagai 
berikut :
B’ = 1 + Bxy – 0,5(Bx+By)
8Dimana Bx dan By merupakan nilai B pada populasi x dan y, dan Bxy merupakan 
rata – rata band sharing antara individu – individu pada populasi x dan y yang 
dibandingkan (Maharani, 2004).
Selanjutnya perbedaan dan kesamaan genetik juga diuji dengan pengelompokkan 
data matriks (cluster analysis) dan pembuatan dendogram dilakukan dengan metode 
Unweighted Pair-Group Method Arithmetic (UPGMA) menggunakan program Numerical 
Taxonomy and Multivariate System (NTSYS) versi 2.1.
9HASIL DAN PEMBAHASAN
A. Karakteristik Secara Fenotip Sapi Bali Dan Persilangan Sapi Simental-Bali
Berdasarkan hasil identifikasi dan pengamatan secara langsung di lapangan yang 
berasal dari Kab. Bantaeng terhadap populasi Bali murni dan persilangan Simental-Bali.
Populasi sapi Bali murni mempunyai ciri – ciri yang seragam secara umumnya, Warna sapi 
Bali betina biasanya berwarna coklat muda dengan garis hitam tipis terdapat di sepanjang 
tengah punggung. Warna sapi jantan yaitu coklat ketika muda tetapi kemudian warna 
berubah agak gelap pada umur 12-18 bulan sampai mendekati hitam pada saat dewasa, 
kecuali sapi jantan yang telah dikebiri akan tetap berwarna coklat. Hal ini sesuai dengan 
pendapat Hardjosubroto (1994), yang menyatakan bahwa karakteristik sapi Bali pada 
umumnya seragam yaitu berwarna coklat pada betina dan jantan sewaktu muda dan 
mendekati hitam pada saat dewasa, warna putih pada bagian belakang paha, pinggiran bibir 
atas dan kaki bagian bawah, bulu pada ujung ekor hitam, terdapat garis hitam yang jelas 
pada bagian atas punggung.
Gambar 2. Fenotipe sapi Bali dan hasil persilangan dengan sapi Simental (Limbal)
Pada populasi persilangan sapi Simental-Bali mempuyai ciri yang yang hampir 
sama tiap individunya, pewarisan turunan fenotip sapi Bali dan sapi Simental di setiap 
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individu persilangan Simental-Bali, umumnya tiap individu mempunyai karakteristik sapi 
Bali dan Simental. Persilangan Simental-Bali secara visual tampak depan, samping, dan 
belakang tiap individu mempunyai turunan fenotip dari sapi Bali dan sapi Simental. Hal ini 
sesuai dengan pendapat Rusfidra (2006), yang menyatakan potensi persilangan antar
populasi yang berbeda bangsa akan nampak secara visual pada turunan persilangannya , 
ternak yang dikawinkan berbeda bangsa akan mewarisi turunan fenotip pada hasil 
persilangannya. 
B. Identifikasi Kesamaan Genetik Secara Molekuler
DNA dari semua sampel baik itu sapi Bali murni dan persilangan sapi Simental-
Bali memperlihatkan hasil amplifikasi dengan pola pita yang tebal dan tipis yang berada 
disepanjang jalur pergerakan DNA (eloktroforesis). Variasi profil DNA dapat dilihat dari 
perbedaan jumlah total pita, ukuran fragmen, serta jumlah ukuran pita monomorfik dan 
polimorfik.
Visualisasi hasil amplifikasi PCR-RAPD menggunakan  primer dengan sampel 
persilangan sapi Simental-Bali dan sapi Bali murni di Kabupaten Bantaeng disajikan pada 
Gambar 3. Gambar 3 merupakan salah satu primer yang digunakan banyak menampakkan 
pita-pita sehingga dijadikan bahan sampel dalam tulisan ini.
Berdasarkan visualisasi hasil amplifikasi PCR-RAPD menggunakan tiga primer 
(SSB Genetech) menunjukkan dari tiga primer yang digunakan dapat mengamplifikasi 
menghasilkan pita polimorfik dan pita monomorfik, pita yang dihasilkan jelas dan mudah 
dibaca. Hal ini menandakan sensitifitas primer-primer ini cukup baik dengan menggunakan 
PCR-RAPD sehingga dapat digunakan pada penelitian PCR-RAPD dengan sampel sapi 
Bali murni dan persilangan sapi Simental-Bali. Pada hasil dokumentasi produk PCR-
RAPD terdapat perbedaan antara penggunaan satu primer dengan primer yang lain. Hal ini 
disebabkan masing – masing primer memiliki rangkaian rantai asam basa yang spesifik dan 
akan mencari pasangan yang berada dalam DNA sapi Bali dan persilangan sapi Simental-
Bali. Hal ini sependapat dengan Rimbawanto (2006), yang menyatakan bahwa kriteria 
primer yang dapat digunakan untuk analisa RAPD adalah primer yang dapat menghasilkan 
pita polimorfik dan pita monomorfik, pita yang dihasilkan cukup jelas, reproduksibilitas 
baik, hasil amplifikasi pita DNA relatif stabil, dan mudah dibaca. Ketidak munculan pita 
pada amplifikasi beberapa primer diduga karena urutan basa nukleotida dari primer 
tersebut bukan merupakan komplemen dari basa nukleotida pada cekatan DNA. Hal ini 
disebabkan primer – primer tersebut tidak mampu mangamplifikasi fragmen DNA. 
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    Simental-Bali                                Bali murni
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Gambar 3. Elektroforesis Hasil Amplifikasi PCR-RAPD dengan Menggunakan Primer ILO 
1212 pada Sampel DNA Sapi Bali Murni dan Persilangan Simental-Bali.(bp = 
(basepair) pasangan basa, satuan ukuran segmen DNA, M = Marker 100 bp)
Persilangan Simental-Bali Sapi Bali Murni
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Tabel. 1 Jumlah total pita antar populasi dan pita monomorfik Primer RAPD
Primer Urutan basa Total 
pita




SB BM SB   % BM           % SB   %    BM     %
ILO
525
CGGACGTCG A 14 8 14 3 37,5 9 64,3 5 62,5 5 35,7 120-650
ILO 
1204
GACGGCGCA A 9 8 8 3 37,5 5 62,5 5 62,5 3 37,5 210-610
ILO 
1212
GCGGCCGTA A 15 10 14 4 40 11 78,6 6 60 3 21,4 180-1500
Total 38 26 36 10 38,5 25 69,4 16 61,5 11 30,6
*SB : Simental-Bali
*BM : Bali murni
Berdasarkan pada Tabel. 1, jumlah fragmen pita yang dihasilkan tiga primer 
dengan dua populasi yang berbeda yaitu sapi persilangan Simental-Bali dan sapi Bali 
murni. Pada populasi persilangan Simental-Bali menunjukkan kesamaan genetik pada 
populasinya relatif tinggi, beda halnya pada sapi Bali murni menunjukkan variasi yang 
relatif beragam. Pada hasil dokumentasi produk PCR-RAPD terdapat perbedaan antara 
penggunaan satu primer dengan primer yang lain.  Hal ini disebabkan masing-masing 
primer memiliki rangkaian rantai asam basa yang spesifik dan akan mencari pasangannya 
yang berada dalam DNA sampel yang dicampurkan.  Hal ini sesuai dengan pendapat 
Maharani (2004) yang menyatakan bahwa metode RAPD menggunakan oligonukleotida 
pendek yang dinyatakan sebagai primer.  Selanjutnya tempat perlekatan primer adalah 
urutan nukleotida yang dapat dikenal oleh suatu primer.  Primer yang digunakan untuk 
RAPD tidak dirancang untuk mengamplifikasi urutan DNA target yang spesifik sehingga 
lokus yang diamplifikasi sekitar 0-30 macam produk amplifikasi.
Elektroforesis hasil PCR-RAPD dengan primer ILO 525 ukuran fragmen kedua 
populasi berkisar antara 120-650 basepair (Gambar 3) dengan pita monomorfik 5 (62,5%) 
dari 8 total pita pada persilangan Simental-Bali sedangkan pada populasi sapi Bali murni 
pita monomorfik 5 (35,7%) dari 14 total pita, pada primer ILO 1204 ukuran fragmen kedua 
populasi berkisaran 210-610 basepair (Gambar 3 dan 4) menghasilkan 5 (62,5%) pita 
monomorfik dari 8 total pita pada persilangan Simental-Bali dan pita monomorfik pada 
Bali murni menunjukkan 3 (37,5) pita dari 8 total pita. Pada primer ILO 1212 kisaran 
ukuran fragmen 180-1500 basepair (Gambar 5). Pita monomorfik kedua populasi, pada 
persilangan Simental-Bali menghasilkan 6 (60%) pita monomorfik dari 10 total pita
sedangkan pada populasi Bali murni menghasilkan 3 (21,4%) pita monomorfik dari 14 
total pita. Hal ini sesuai dengan pendapat Muladno (2001), menyatakan bahwa kisaran 
umum ukuran DNA yang dapat dianalis oleh gel agarose adalah 0,1 – 2,0 kb. Tabel. 1,
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menunjukkan pada persilangan Simental-Bali hampir semua pita bersifat monomorfik dari 
jumlah pita yang nampak pada populasinya, sedangkan pada Bali murni rata-rata pita 
bersifat polimorfik. Dari 38 total pita kedua populasi yang terbentuk dari ketiga primer, 
pada populasi persilangan Simental-Bali menunjukkan total pita 26 pada populasinya, 
dengan jumlah 16 (61,5%) pita monomorfik sedangkan pada Bali murni 36 total pita pada 
populasinya dengan jumlah 11 (30,6%) pita monomorfik.  Hal ini sesuai dengan pendapat 
Purwanta (2009), bahwa pola fragmen DNA ditentukan oleh ada tidaknya situs 
penempelan primer serta ditentukan juga oleh kemurnian dan keutuhan DNA cetakan. 
DNA cetakan yang tidak murni akan mengganggu penempelan primer pada situsnya dan 
akan menghambat aktifitas enzim polymerase DNA. Enzim ini berfungsi untuk melakukan 
polimerisasi DNA. Sedangkan DNA cetakan yang banyak mengalami fragmentasi dapat 
menghilangkan situs penempelan primer. Diperjelas oleh pendapat Muladno (2001), yang 
menyatakan bahwa keberhasilan amplifikasi DNA genom menggunakan teknik RAPD 
selain ditentukan oleh urutan basa primer yang digunakan serta kuantitasnya (kandungan 
primer dalam setiap reaksi), ditentukan pula oleh kesesuain kondisi PCR yang meliputi 
suhu annealing primer dan ekstensi.
Pada Tabel 2. Disimpulkan populasi persilangan Simental-Bali mempunyai 
kesamaan genetik yang relatif tinggi, hal ini kita ketahui dari jumlah 16 (61,5%) pita 
monomorfik  dari 26 total pita pada populasinya (Gambar 3) pada populasi Simental-Bali
sangat kurang tergolong pita polimorfik. Hal ini sesuai dengan penelitian Sharma et al 
(2000), yang menghasilkan 60 pita dengan hanya 19 pita polimorfik pada populasi 
persilangan dengan primer yang sama. Hal ini disebabkan kesamaan nukleotida atau asam 
amino dari makromolekul dari masing – masing sampel serta kemungkinan disebabkan 
antara individu dalam suatu populasi memiliki kesamaan kemurniaan darah, sub sequent 
selected dan breeding history. Hal ini sesuai dengan pendapat Nahdariah (2004), bahwa 
terjadinya polimorfik disebabkan karena adanya perbedaan posisi penempelan primer pada 
untai DNA genom atau perbedaan urutan (sekuens) atau ada tidaknya bagian fragmen 
DNA genom antara individu satu dan lainnya. Pita monomorfik disebakan karena 
penempelan primer pada daerah yang mempunyai sekuens sama. Jumlah fragmen DNA 
polimorfik dalam analisis kesamaan genetik sangat menentukan dalam penentuan tingkat 
kesamaan genetik suatu populasi. Perbedaan jumlah polimorfik pita DNA yang dihasilkan 
oleh tiap primer menggambarkan kekompleksan dari genom yang diamati. Sedangkan pada 
populasi Bali murni kesamaan genetik relatif rendah, hal ini menunjukkan jumlah 11
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(30,6%) pita monomorfik dari 36 total pita populasinya. Hal ini menunjukkan bahwa pola 
sidik jari yang terbentuk pada populasi Bali murni  memiliki keragaman yang cukup tinggi
disebabkan karena pengaruh faktor genetik atau masih terjadi inbreeding dan faktor 
lingkungan. Hal ini sesuai dengan pendapat Rachman (2004), bahwa pada dasarnya 
keragaman yang dapat diamati disebabkan oleh karena adanya keragaman genetik yang 
timbul akibat interaksi antara faktor genetik dan lingkungan. Keragaman genetik terjadi 
tidak hanya antar bangsa tetapi juga di dalam satu bangsa yang sama, antar populasi 
maupun di dalam populasi, atau diantara individu tersebut.
Analisis Kuantitatif
Analisis kuantitatif dilakukan dengan menghitung nilai Band Sharing Frequency
(BSF) antar individu dalam suatu populasi Simental-Bali dan Bali murni.
Tabel 2. Nilai BSF Antar Individu Dalam Populasi Pada Sampel Sapi Bali dan Persilangan 
Simental-Bali di Kabupaten Bantaeng pada Masing-masing Primer
Populasi
Primer
ILO 525 ILO 1204 ILO 1212 Mean
Simental-Bali 0,5508 0,7770 0,5780 0,6353
Bali Murni 0,4735 0.7490 0,5104 0,5776
Tabel 3. Nilai BSF Antar Populasi Pada Sampel Sapi Bali di Kabupaten Bantaeng pada
Masing-masing Primer







Rata – rata 0,9403
Pada Tabel. 2 dapat dilihat nilai BSF antar individu dalam suatu populasi Simental-
Bali dan Bali murni, pada populasi Simental-Bali berkisaran 0,5508 sampai 0,7770 dengan
rata – rata dari tiga primer 0,6353 sedangkan pada Bali murni 0,473 sampai 0,7490 dengan 
rata – rata dari ketiga primer 0,5576.
Nilai BSF yang tidak relatif besar ini mengindikasikan kesamaan genetik pada 
individu ternak dalam populasi relatif kecil atau dengan kata lain keragaman genetik relatif 
besar. Keragaman yang relatif besar dan kesaman yang relatif kecil ini kemungkinan
adanya introduksi genetik dari luar populasi, dan bahkan dari populasi Negara lain. Hal ini 
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sesuai pendapat Maharani (2004), keragaman genetik dapat diketahui berdasarkan Band 
Sharing Frequency (BSF) hasil amplifikasi DNA menggunakan PCR-RAPD, niliai BSF
yang relatif kecil menunjukkan keragaman yang cukup besar. Kesamaan genetik yang 
relatif kecil menunjukkan keragaman genetik yang besar
Hasil penelitian ini menunjukkan kesamaan genetik antara individu dalam populasi 
Bali murni lebih kecil dibanding persilangan Simental-Bali dengan nilai rata – rata BSF
dari ketiga primer 0,5776 pada Bali murni dan pada persilangan Simental-Bali 0,6353. 
Disamping itu, lebih tingginya nilai BSF antar individu pada populasi persilangan 
berdasarkan catatan dan informasi disebabkan pejantan impor yang dipakai untuk 
mengintroduksi populasi yang ada kurang terkontrol penggunaannya, pejantan yang 
digunakan berasal dari pembibitan yang sama yang berasal dari nenek moyangnya
sehingga menyebabkan keragaman menurun pada persilangan (Ye et al, 1998).
Perbedaan jumlah dan polimorfik pita DNA yang dihasilkan oleh setiap primer 
pada kedua populasi yaitu persilangan Simental-Bali dan Bali murni menggambarkan 
kekompleksan dari genom yang diamati. Rendahnya kesamaan genetik pada populasi Bali 
murni dibandingkan dengan persilangan Simental-Bali disebabkan karena pertalian genetik 
sapi Bali murni yang relatif jauh antar individu dalam populasi, serta faktor perkawinan 
yang jauh hubungannya dalam populasi tersebut, sehingga menyebabkan rendahnya tingkat 
inbreeding. Suryanto (2003), bahwa keragaman genetik dapat terjadi karena adanya 
perubahan nukleotida penyusunan DNA. 
Nilai BSF antar populasi persilangan Simental-Bali dan Bali murni pada Tabel. 3 
menunjukkan nilai yang relatif tinggi. Hal ini mengindikasikan kesamaan genetik antar dua
populasi tersebut cukup besar dengan nilai rata – rata BSF dari ketiga primer yaitu  0,9403. 
Tingginya nilai BSF ini disebabkan individu – individu antar populasi tersebut nenek 
moyangnya berasal dari sumber bibit yang sama (Maharani, 2004).
KESIMPULAN DAN SARAN
Kesimpulan 
Berdasarkan hasil dan pembahasan, maka dapat disimpulkan bahwa :
1. Berdasarkan karakteristik fenotip atau ciri–ciri populasi sapi Bali murni dan persilangan 
Simental-Bali (Limbal), populasi sapi Bali mempunyai pada umumnya mempunyai ciri–
ciri  yang seragam. Pada populasi persilangan sapi Simental-Bali mempuyai ciri seragam 
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yang diwariskan oleh pejantan dan induknya, sehingga hasil persilangan mempunyai 
turunan fenotip sapi Bali dan sapi Simental dan didominasi oleh cirri sapi Bali.
- Kesamaan genetik dalam kedua populasi (antar individu dalam populasi) baik sapi Bali 
murni dan sapi persilangan Simental-Bali tidak berbeda dan relatif kecil. Hal ini 
ditunjukkan dengan nilai BSF berkisar antara 0,4735 sampai 0,7490 pada populasi sapi 
Bali dan 0,5508 sampai 0,7770 pada sapi persilangan Simental-Bali. Sedangkan kesamaan 
genetik antar populasi cukup besar yaitu berkisaran 0,9182 sampai 0,9781 dengan rata –
rata 0,9403 serta koefisien jarak genetik antara 0,50 – 0,97 yang tergambar pada 
dendogram.
Saran
Perlu penggunaan primer yang lebih banyak pada proses PCR-RAPD agar lebih 
banyak perbandingan dalam mengidentifikasi kesamaan genetik sapi Bali dengan 
persilangan sapi Simental-Bali yang akan memberikan gambaran yang lebih baik terhadap 
hasil analisis kesamaan genetik.
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